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Abstrakt: 
Tato práce přispívá k výzkumu organizovaných nadmolekulárních struktur. Tyto struktury 
jsou přítomny v mnoha polymerních materiálech. Především v biomateriálech, jsou příčinnou 
jejich biologické aktivity. 
Pro modelování byly zvoleny dvě nadmolekulární struktury: kolagenové vlákno 
a dendrimery. Kolagen je přírodní protein s dlouhou vláknitou strukturou, která vykazuje 
vysokou elasticitu. Této vlastnosti se využívá pro různé aplikace. Dendrimery jsou syntetické 
makromolekuly s pravidelnou a vysoce rozvětvenou strukturou. Modelování jejich vlastností 
může být využito pro vylepšení různých molekulových modelů. 
Molekulární struktury kolagenového vlákna a dendrimerů byly studovány pomocí 
molekulární dynamiky v programu GROMACS. U kolagenového vlákna byla vyšetřována 
elastická deformace. V případě dendrimerů byl z molekulárního modelu počítán tvar a gyrační 
poloměr. Vlastnosti těchto dvou materiálů jsou dobře popsané v literatuře, proto výsledky 
modelování mohou být srovnány s experimentálně změřenými daty. 
 
Abstract: 
This thesis deals with the research on organized supermolecular structures. These 
structures are present in many polymeric materials. Mainly in bio-materials, they cause 
biological activity. 
Collagen fibril and dendrimers are suitable materials for molecular modeling. Collagen is 
natural protein with long, fibrous structure. Its fibrils show high elasticity. This property 
makes the material useful for certain applications. Dendrimers are synthetic macromolecules 
with regular and highly branched architecture. Modeling of their properties can be useful 
for improvement of various molecular models. 
The molecular structure of collagen fibril and dendrimers was studied by molecular 
dynamics simulations. The structures were built in the GROMACS software. Elastic 
deformation of collagen fibril was investigated. In case of dendrimers, shape and gyration 
radii were calculated from molecular models. Properties of these two materials are well 
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Modelování a simulace slouží ke zjištění určitých vlastností látek pomocí výpočtu. Jejich 
hlavním přínosem je vytváření a testování funkce systému, tím je možné účinněji navrhovat 
nové systémy, analyzovat odezvu různých změn ve struktuře systémů, předpovídat vlastnosti 
a vývoj systémů. Jsou významné převážně ve výzkumu a vývoji nových technologií. 
K modelování se nejčastěji přistupuje pokud je provedení experimentu nereálné, nebezpečné a 
nebo také časově případně finančně náročné. 
Úrovně simulací v chemii materiálů lze rozdělit podle toho jak podrobně popisují strukturu 
materiálu. Makro a mikro-simulace popisují materiál jako kontinuální pevnou fázi. Simulace 
na nadmolekulární a molekulární úrovni se zaměřují na strukturu v měřítku molekul. 
Simulace na atomární úrovni se zabývají řešením Schrödingerovy rovnice pro jednotlivé 
atomové struktury.  
Každá úroveň simulací je popsána vlastní metodu, pomocí které se zkoumají vztahy mezi 
strukturou a vlastnostmi materiálů. Makro i mikro-simulace se provádějí pomocí Metody 
konečných prvků (MKP). Jedná se o numerickou metodu pro analýzu těles o definovaném 
tvaru, strojírenských komponentů a technologických celků. Základním principem je 
diskretizace, nebo-li rozdělení tělesa na malé části, které jsou matematicky snadno popsatelné.  
Chování částic na molekulární úrovni je popsáno pomocí Molekulární Mechaniky 
a Dynamiky. V těchto metodách se používají Newtonovy pohybové rovnice pro pohyb atomů 
a molekul v potenciálovém poli. Řešením těchto rovnic je určení polohy a rychlosti molekul 
v daném čase. Tyto poznatky pak mohou vést k předpovědím četností molekulárních kolizí 
s přesností několika zlomků sekund.  
„Coarse grained“ modely jsou speciální aplikací molekulové mechaniky a dynamiky. Tyto 
modely sdružují atomy s podobnými fyzikálními vlastnostmi do jednoho hrubého celku, 
nebo-li zrna. Tyto zrna obsahují atomy vyřazující vodíkové atomy. Zrnitost třídy se vyznačuje 
vlastnostmi jako polarita, vodíková vazba, nebo náboj. A jsou využívané pro vymezení síly 
nevazebných interakcí mezi nějakými dvěma zrny v systému. 
K simulacím na atomární úrovni slouží kvantově mechanické metody, vycházející z vlnově 
mechanického popisu chování elektronů v poli jader a ostatních elektronů. 
V této práci jsou popsány simulace vlastností vybraných materiálů na molekulární úrovni, 
obvykle od 0,1 do 100 nm. Výhodou některých materiálů je to, že jejich molekulární struktura 
přímo ovlivňuje makroskopické vlastnosti. Příkladem jsou roztoky dendrimerů, aramidy 
kde je zástupcem Kevlar, různé typy molekulárních sítí (PUR, PES pryskyřice, PMMA, 
kaučuk) a různé typy mřížek (u kovů). Vlastnosti těchto materiálů mohou být modelovány 
přímo a ověřeny experimentálně. U některých materiálů hraje roli spíše mikrostruktura, 
ale molekulové modelování může přispět k popisu chování jednotlivých komponent. Z těchto 
materiálů jsou to například sferulity, kde je možné na molekulární úrovni popsat chování 
jednotlivých lamel. Zejména u některých přírodních materiálů lze pozorovat zajímavé 
vlastnosti. Modelováním lze zjistit podstatu těchto vlastností a případně navrhnout způsob 
imitace těchto materiálů v syntetických polymerech. 
Tato práce je zaměřena zejména na dendrimery a kolagenová vlákna. Dendrimery jsou 
látky s vysoce rozvětvenou a pravidelnou strukturou, která se řídí již při jejich vzniku. 
Důležitou součástí každého dendrimeru je jeho povrchová část, kde jsou znásobeny příslušné 
funkční skupiny, od nichž se odvíjí rozpustnost a reaktivita. Modelování vlastností těchto 
látek může být použito k vylepšení různých molekulárních modelů. Vlastnosti roztoku 
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dendrimerů jsou popsány v literatuře [1,2] a mohou sloužit jako referenční hodnoty 
pro posouzení modelu. 
Další materiály byly vybrány z důvodu zajímavých materiálových vlastností, které jsou 
pozorovány v biomateriálech. Tím jsou například kolagenová vlákna. Kolageny přestavují 
nejrozšířenější skupinu živočišných bílkovin. Jako strukturální bílkovina jsou hlavní 
organickou složkou podpůrného systému živočišného organismu, kostí, chrupavek, šlach, 
vaziva a kůže. Je to velmi elastický materiál, který je vhodný pro aplikace, kde je zapotřebí 
určitá pevnost spojená s pružností. 
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2 Literární rešerše 
V první části literární rešerše jsou objasněny některé základní vztahy a souvislosti 
z molekulární mechaniky a dynamiky. Zmiňuje se zde praktické využití molekulární 
dynamiky, také volba vhodného softwaru pro modelování a pro zobrazení vytvořeného 
modelu. 
Druhá část je věnována popisu dendrimerů, jejich struktuře, vlastnostem a způsobům 
přípravy. Obsahuje i část věnovanou aplikaci molekulární dynamiky na dendrimery. 
Kolageny jsou obsahem třetí části literární rešerše. Je tu popsána základní struktura 
kolagenové fibrily, její modelování za pomoci molekulární dynamiky a také využití kolagenu 
z materiálového hlediska. 
 
2.1 Molekulární dynamika polymerních řetězců 
Molekulární dynamika (MD) je metoda počítačové simulace popisující pohyby 
molekulárního systému v reálném čase. Výpočty pozic a rychlostí jednotlivých atomů jsou 
realizovány pomocí Newtonových pohybových rovnic. Pomocí těchto rovnic je vypočtena 
další pozice a rychlost každého atomu na základě předchozí, tímto způsobem se získá 
posloupnost jednotlivých stavů, tzv. trajektorie (posloupnost stavu v čase) [3,4]. 










∂==  (1) 
Kde: 
F(t) je síla, mi je hmotnost, ai je zrychlení 
E je potenciál, ri je vzdálenost, t je čas 
 
Toto pole je závislé na silách působících v systému. Tyto síly se získávají z různých 
příspěvků energií, například deformací energie vazeb, deformací vazebných úhlů, torzních 
úhlů a z nevazebných interakcí: 
 









int...  (2) 
 
Problémem molekulární dynamiky by mohl být velmi krátký časový krok 
kolem1 fs (  s), který je vynucen požadavkem dostatečné přesnosti výpočtu [1510 − 3]. To 
v praxi znamená, že pro plně solvatované biopolymery lze pomocí současných počítačů 
simulovat časové úseky řádově desítky nanosekund [5].  
 
2.1.1 Vazebné interakce 
Vazebné interakce jsou dány: energií vazby, vazebným a torzním úhlem. 
Energie vazby je energie dvou atomů nebo skupin atomů vázaných kovalentní vazbou. 
V nejjednodušším případě se chová jako pružina, popisuje se harmonickým potenciálem [6]. 




0 )( bbKE bvazeb −=  (3) 
kde: 
Kb je konstanta udávající tuhost pružiny  
b0 je ideální vzdálenost mezi atomy  
b je vzdálenost mezi atomy  
 
Vazebný úhel mezi sebou svírají dvě vazby vycházející z téhož atomu. Je funkcí pozic tří 
atomů a závisí na jejich typu [6]. 
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0. )( Θ−Θ= ΘKE úhlůvaz  (4) 
Kde: 
KΘ je silová konstanta charakterizující vazebný úhel 
Θ0 je ideální hodnota vazebného úhlu 
Θ je reálná hodnota vazebného úhlu 
 
Torzní úhel, nebo-li úhel dihedrální, je úhel umožňující kvantitativně popsat konformaci 
jednoduché vazby mezi atomy, a to jako úhel svíraný rovinami. Je funkcí pozice čtyř atomů. 
Torzní úhly nabývají hodnot -180 až +180 uhlových stupňů [7]. Energie torzního úhlu 
se vypočte pomocí vztahu: 
 [ )cos(1. ]δθθ −+= nKE úhlůtorz  (5) 
Kde: 
Kθ je silová konstanta charakterizující torzní úhel 
n je četnost rotace torzního úhlu θ 











Obr. 1: Znázornění torzního úhlu. 
 
2.1.2 Nevazebné interakce 
Nevazebné interakce působí mezi molekulami nebo mezi částmi větších molekul. 
Ve srovnání s kovalentní vazbou jsou tyto interakce mnohem slabší, řádově se pohybují 
v jednotkách až desítkách kJ·mol-1. Nevazebné interakce lze dělit na: Londonovy síly, 
interakce dipól-dipól, interakce dipól-indukovaný dipól, a na vodíkové můstky [8]. 
Londonovy disperzní síly vznikají u nepolárních molekul, kdy se rozložení elektronů 
v molekule mění s časem. V dlouhodobém průměru se změny vzájemně vyruší a molekula 
se jeví jako nepolární. Krátkodobé změny tzv. fluktuace mají za příčinu, že se molekula 
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v určitém okamžiku jeví jako dipól. Tato polarita se rychle mění. Disperzní síly lze potom 
charakterizovat jako přitažlivé síly mezi dipóly jednotlivých molekul, vznikající 














V σσε  (6) 
Kde: 
ε je minimum potenciální 
σ je vzdálenost, při které je výsledná energie nulová 



























Obr.2: Příklad Lennard-Jonesova potenciálu. 
 
Interakce dipól-dipól se nacházejí mezi molekulami, které mají tzv. permanentní (stálý) 
dipólový moment. Molekuly s nesymetrickým rozložením elektronové hustoty, na jednom 
atomu je částečný kladný náboj a na druhém částečný záporný náboj. Čím větší je dipólový 
moment, tím silnější síly působí mezi molekulami [8,9]. Energie mezi dvěma dipóly 




12 φφθθθθμμ −−= rU






UP je energie interakce 
μ je dipólový moment 








Interakce dipól-indukovaný dipól nastává, když se nepolární molekuly dostanou 
do blízkosti stálého dipólu. Stálý dipól vytváří elektrické pole, které může ovlivnit rozložení 
náboje v nepolární molekule, molekulu tzv. zpolarizuje, vytvoří indukovaný dipól. Oba dipóly 
se potom vůči sobě orientují nesouhlasnými náboji. Energie mezi dipólem a indukovaným 









U i αμαμ +−=  (8) 
Kde: 
Ui je energie interakce 
μ je dipólový moment 
α je polarizovatelnost 
r je vzdálenost mezi středy dipólů 
 
Vodíkové vazby vznikají mezi atomem vodíku a nevazebným elektronovým párem silně 
elektronegativního atomu (O, Cl, F, N) nebo skupinou atomů (-CCl3, -CN,...). Vodíkový atom 
se orientuje vůči ostatním molekulám tak, aby byl schopen vytvářet vazbu s volným 
elektronovým párem na atomu vedlejší molekuly. Vodíkové vazby obecně nejsou způsobeny 
jen přitažlivými elektrostatickými silami, ale uplatňují se v ní i vlnově mechanické síly [10]. 










h +−=  (9) 
Kde: 
a
jH je akceptorová konstanta přitažlivosti pro vodíkovou vazbu molekuly j 
d
jH je donorová konstanta přitažlivosti pro vodíkovou vazbu molekuly j 
r je délka vodíkové vazby 
 11
Dalším způsobem popisu těchto vazeb je pomocí 10-12 potenciálu. Vodík je pouze 


















E  (10) 
Kde: 
NOR - je aktuální vzdálenost mezi dusíkovým a kyslíkovým atomem (udává se v nm) 
 
 
Obr.4: 10-12 potenciál vazby N···H···O. 
2.1.3 Elektrostatické síly 






qqF πε−=  (11) 
Kde:   
q1q2 jsou velikosti bodových nábojů 
ε0 představuje permitivitu prostředí 
r je vzdálenost obou interagujících částic 
 
2.1.4 Využití Molekulové dynamiky 
Molekulární dynamika se využívá ke studiu dynamik velkých makromolekul, včetně 
biologických systémů (proteiny, nukleové kyseliny, membrány).  Popisuje vlastnosti látek, 
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jako jsou například: rozpustnost, povrchové interakce, gyrační poloměr a podobně, dále 
popisuje chování látek při defektech, deformacích, při tření atd. 
Aplikaci molekulární dynamiky využili na amorfní nanovlákna Sezen Curgul, Krystyn 
Vliet, and Gregory C. Rutledge, studovali závislost jejich vlastností na velikosti. Vlákna se 
skládali z řetězců napodobujících polyethylen, s řetězovými délkami 50 až 300 uhlíků 
o průměrech 1,9 až 23,0 nm. Zjistili, že teplotní vlastnosti jsou funkcí průměru, hustota 
v centru všech vláken je stálá a srovnatelná s hustotou polymeru. Teplota skelného přechodu 
těchto vláken se snižuje s klesajícím průměrem a je nezávislá na molekulární hmotnosti [11]. 
Sanghun Lee, Jaeeon Chang, Richard L. Jaffe a Do Y. Yoon studovali povrchové 
vlastnosti tenkých vrstev polytetraflorethylenu (PTFE) za pomoci molekulární dynamiky 
a silového pole podle Janga. Simulace byly prováděny se 100 molekulami n-C12F26 
a s 20 molekulami n-C40F82 nad teplotou tání (375-425 K). Počítali povrchové napětí z rovnice 
pro tlakový tenzor a dosahovali simulačních časů 20 nanosekund. Dokázali, že segmenty 
na páteřních řetězcích mají sklon k paralelní orientaci a  konečné segmenty jsou trvale 
hlouběji uvnitř vrstvy [12].  
Pro vytvoření počítačových modelů lze využít programy komerční a nebo vlastní. Vlastní 
model lze vytvořit pomocí programovacích jazyků C,C++ [13], Visual basic, atd. 
Komerční programy vhodné pro chemické modelování jsou například: CHARMM [14], 
Amber [15], GROMACS [16]. 
Struktury materiálu lze vytvořit pomocí vlastních programů. Z těch komerčních se 
využívají například programy Hyperchem [17], Spartan [18], Materials studio [19]. 
Při výběhu vhodného programu se přihlíží k mnoha faktorům. Komerční programové 
balíčky jsou vhodně uzpůsobené pro práci s funkcemi a nástroji, ale mohou omezit řešení, 
simulační časy a také kupní cena je vysoká. Vlastní program je více flexibilní, ale vyžaduje 




Dendrimery jsou syntetické makromolekuly s přesně definovanou strukturou a velikostí. 
Jejich název je odvozen z řeckého slova dendra (dendros = strom). První dendrimer popsal 
F. Vögtle v roce 1978. Jsou složeny z monomeru (jádra) které se opakujícími jednotkami 
větví do tzv. “stromové struktury“. Součástí každého dendrimeru je povrchová část, kde jsou 
znásobené příslušné funkční skupiny. Vykazují nízkou polydisperzitu (≈ 1,00) a to i v oblasti 
nejvyšších molekulových hmotností, proto jsou dostupné dendrimery dobře použitelné 
v nanotechnologických procesech. Dendrimery nevznikají náhodnou polymerací, 
ale přesnými větvícími kroky, při nichž jsou složení, velikost a funkce důsledně kontrolovány. 
Vzniká tak unikátní nano struktura, která má velký chemický, fyzikální i biologický význam. 




Obr. 4: Struktura dendrimeru. 
 
2.2.1 Příprava dendrimerů 
Většina syntéz dendrimerů zahrnuje opakované střídání reakcí růstu a reakcí aktivace. 
Často jsou tyto reakce uskutečňovány na mnoha místech ve stejné molekule současně. 
Podle způsobu růstu dendrimeru se metody dělí na: divergentní, konvergentní, 
„jádro a rozvětvený monomer“[2]. 
Divergentní metoda je způsob přípravy, při kterém dendrimer roste směrem od jádra ven. 
Počátek je v reakčním centru a v každém dalším kroku se přidává jedna vrstva větvících 
se segmentů za vzniku dendrimeru n-té generace. Tímto způsobem lze připravovat velké 
molekuly dendrimeru [2]. 
Konvergentní metoda spočívá v postupném spojování jednotek povrchu s monomery. 
Když se dosáhne určitého stupně velikosti, spojí se s vhodným jádrem za vzniku dendrimeru. 
Ovšem při vytváření velkých molekul se naráží na problém sterického bránění [2]. 
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„Jádro a rozvětvený monomer“, tato metoda přípravy byla vyvinuta v devadesátých letech 
za účelem zrychlení dendrimerních syntéz. Dochází zde ke shromáždění více druhů 
oligomerů, které jsou v méně krocích spojovány do dendrimerů. Dosahuje se větších 
výnosů [2]. 
 
2.2.2 Struktura dendrimerů 
Molekula dendrimeru se skládá ze tří rozdílných oblastí, a to jádra, vnitřního prostoru 
a povrchu. Tyto tři zmíněné složky dendrické architektury zásadním způsobem určují 
fyzikální a chemické vlastnosti výsledné nanostruktury, stejně jako velikost, tvar a flexibilitu 
dendrimeru. 
Molekulární struktura je spojena s pojmem „generace dendrimeru“, což znamená stupeň 
větvení. Pro představu dendrimer generace jedna se skládá z: jádra a jednotlivých druhů 
konečných jednotek. U nižších generací (0, 1 a 2) se nachází vysoce nesouměrný tvar a více 
otevřená struktura ve srovnání s vyšší generací. Dendrimery generace 4 a výše mají tvar 
kuličky, která vykazuje vyšší hustotu [20]. Poloměr vznikajících útvarů narůstá s počtem 
generací lineárně, ale celkový počet funkčních skupin na povrchu narůstá geometrickou 
řadou. Tento nárůst vede k „zahlcení“ povrchu funkčními skupinami, jehož důsledkem je 
ukončení růstu dendrimeru [1]. 
Počet funkčních skupin narůstá geometrickou řadou podle vzorce: 
 
G
bcw NNN ⋅=  (12) 
kde: 
Nw je počet povrchových funkčních skupin 
Nc je multiplicita jádra (počet připojených větví) 
Nb je multiplicita větvícího segmentu (obvykle 2 nebo 3) 
G je generace 
 
Typologie dendrimerů dovoluje celou řadu uspořádání funkčních skupin v rámci molekuly. 
Typ A představuje struktury, v nichž požadovanou funkční skupinu zastupuje samotné jádro. 
Typ B, kde funkční skupiny představují zároveň terminální povrchové struktury dendrimeru. 
Typ C, kde jsou funkční skupiny vnořeny do vnitřního prostoru molekuly v rámci větvících 
jednotek. Nejčastější typologií monofunkcionalizovaných dendrimerů je typ B [1]. 
 
Obr. 6: Typologie monofunkcionalizovaných dendrimerů. 
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2.2.3 Vlastnosti dendimerů 
Dendrimery jsou dobře rozpustné. Jejich rozpustnost je dána povrchem (konečnými 
skupinami), dendrimery s hydrofilními skupinami (hydroxylové nebo karboxylové kyseliny 
na konci řetězce) jsou rozpustné v polárních rozpouštědlech, dendrimery s hydrofobními 
skupinami jsou rozpustné v nepolárních rozpouštědlech. Na rozpustnost má také vliv hustota 
konečných skupin. Povrch dendrimerů má ještě další funkce, např: výstavbu následujících 
generací nebo kontrolu vstupu a výstupu malých molekul do vnitřního prostoru [21]. 
Další významnou vlastností dendrimerů je  velmi nízké viskozitní limitní číslo v roztoku. 
Důvod nízké viskozity v roztoku je dán tím, že jsou „větve“ (větvící se segmenty) pevně 
sbaleny do formy koulí. Touto vlastností se dají srovnávat s lineárními polymery, které mají 
také sklon k flexibilitě řetězců. Rozdíl je v tom, že zatímco roztoky polymerů mají sklon 
k vyšší viskozitě, roztoky dendrimerů mají velmi malou viskozitu [1]. 
 
2.2.4 Tvorba micel a použití dendrimerů 
Dendrimery mohou být vytvořeny s hydrofobními skupinami uvnitř a hydrofilní 
na povrchu. Tímto vykazují podobné vlastnosti jako micely, rozpouštějí látky, které jsou 
ve vodě nerozpustné. Zajímavým využitím dendrimerů je cílené obalovaní látek („host-guest 
chemistry“) a jejich transport na požadované místo. Následuje vypuštění molekuly zpět 
do prostředí. Velké využití nacházejí v medicíně jako prostředek k transportu a dávkování 
biologicky aktivních látek a léčiv. Mohou být také vytvořeny v opačném uspořádání 
(tzv.inverzní micely) [21]. 
 
2.2.5 Použití molekulární dynamiky pro dendrimery 
Armin W. Opitz, Norman J. Wagner aplikovali molekulární dynamiku na dendrimery. 
Zkoumali strukturu polyamidoaminů (PAMAM) s použitím programu Amber 7 v implicitním 
a explicitním rozpouštědle, čímž byl methanol a voda. Simulace byly prováděny s dendrimery 
generace 2-5 v roztocích o slabém, neutrálním a vysokém pH, při teplotě 300 K a tlaku 
101,3 kPa. Zkoumaly se především gyrační poloměry jednotlivých generací v závislosti 
na použitém rozpouštědle a síle pH, časy simulací se pohybovaly v rozmezí 1-4 nanosekund. 
Při použití explicitního rozpouštědla počítáním korelační funkcí byla zjištěna velká hustota 
jádra a přítomnost prázdných oblastí uvnitř molekuly. Obecně se gyrační poloměr snižuje se 
vzrůstající generací [22]. 
Aplikací molekulární dynamiky na dendimery se také zabývali Nikolas W.Suek a Monica 
H. Lamm. Simulace prováděli pomocí programu LAMMPS 2004 [23], studovali statické 
a dynamické vlastnosti amfifilních dendimerů generace 3 až 7 v explicitním rozpouštědle. 
Svou studii založili na předpokladu, že vnitřní monomery jsou „solvofóbní“ (odpuzují 
se s použitým rozpouštědlem) a konečné skupiny monomerů jsou obou typů, jak solvofóbní 
tak „solvofilní“ (přitahují se s použitým rozpouštědlem) a jejich počet a uspořádání se může 
měnit. Použitím různých koncových skupin se ovlivní struktura dendrimeru. 
Pro generace 5 a níže konečný monomer nemá statické a dynamické vlastnosti. Pro 
generace 6 a 7 s použitím solvofilních konečných monomerů nacházeli dendrimery ve tvaru 
micel. Snižováním simulační teploty, která účinně zvyšuje interakční síly mezi solvofilními 
monomery a rozpouštědlem se vyloučí tendence solvofilních monomerů se zpátky rozkládat 
[24]. 
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Viskoelastické vlastnosti dendrimerů simulovali pomocí molekulární dynamiky Jaroslav T. 
Bosko,B. D. Todd a Richard J. Sadus. Byly prováděné simulace s dendrimery generace 1 až 4 
a byly srovnávány jejich vlastnosti s lineárními polymery ekvivalentní molární hmotnosti. 
Byly studovány především reologické vlastnosti, jako je například smyková viskozita. Také 
byly počítány a srovnávány mikroskopické vlastnosti dendrimerů i lineárních polymerů, 
takticita a rotační rychlost. Byl zjištěn velký symetrický tvar a velká vazebná geometrie 
dendrimerů, způsobují značný rozdíl v jejich vlastnostech ve srovnání s lineárními polymery 
ekvivalentní molární hmotnosti [25]. 
V souvislosti s molekulární dynamikou je možno uvést i jiné přístupy počítačových 
simulací, například Rouse model nebo také Rouse teorie. Tento model je založený na dělení 
polymerního řetězce do podčástí, které jsou dostatečně velké k zobrazení pružného chování. 
Podčásti řetězců v Rouse modelu mají tvar korálků, které jsou spojeny. Toto spojení vibruje 
a závisí na tuhosti spojení, vibrace jsou tlumeny třecí silou dalších řetězců [26]. 
Další metodou mohou být simulace Monte Carlo, jsou to metody u kterých je při výpočtu 
použito posloupnosti náhodných čísel. Provádí se řada simulací s náhodnými vstupními 
veličinami, výsledné řešení je získáno statistickým zpracováním výsledků, obvykle tisíce 
až miliony. Metodou Monte Carlo se modelují mechanické vlastnosti látek, struktura, 
fyzikální děje atd. [27].  
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2.3 Kolageny a jejich struktura 
Kolageny představují více než 25 % všech bílkovin u savců a jsou základním stavebním 
prvkem pojivové tkáně – složkou kůže, kostí, šlach, chrupavek, cévních stěn a zubů. Jsou 
přítomné ve všech živočišných tkáních a orgánech. Unikátní struktura umožňuje vytvářet 
nerozpustná vlákna s vysokou pevností v tahu. Základní stavební jednotkou kolagenu je 
tropokolagen, to je třípramenný pravotočivý helikální prut asi 300 nm dlouhý o průměru 
15 nm. Každé z vláken obsahuje asi 1000 aminokyselinových zbytků a je svinuto 
do šroubovice. Tyto vlákna dovolují propojení vodíkovými vazbami s dvěma dalšími 
do jakéhosi „lana“. Vytvoření takové struktury je umožněno primární strukturou [28].  
Kolagen není jen jednoho druhu, ale dělí se hned do pěti základních typů. Kolagen typu I 
je přítomný v kostech, kůži, šlachách. Vytváří poměrně tlusté fibrily, které se dál propojují 
do objemných vláknitých svazků. Typ II je přítomný v chrupavkách, vytváří jemné sítě 
z tenkých fibril.Typ III se vyskytuje společně s typem I v kůži, kostech a hlavně svalech. Typ 
IV a V je přítomný v bazálních membránách [28]. 
 
2.3.1 Využití kolagenu 
Kolagen stejně jako mnoho dalších přírodních strukturních materiálů má malou hmotnost, 
ale je elastický, tuhý a také šetrný k životnímu prostředí. Má nízké energetické náklady 
a schopnost dynamické adaptace a změny v závislosti na životních podmínkách [29]. Kolagen 
se uplatňuje jako: náhrada biologických tkání, chirurgické nitě, hemostatické plsti (zastavující 
krvácení). Dále se uplatňuje v plastické chirurgii a v uzenářství k výrobě střívek. 
 
2.3.2 Aplikace molekulární dynamiky na kolagenové vlákno 
Markus J.Buehler zatěžoval prostou kolagenovou fibrilu a pozoroval tahové napětí, jako 
chování materiálu po deformaci. Sestrojil tahovou křivku závislosti molekulární délky (L) 
v nanometrech na tlaku v MPa, tyto údaje získal z molekulárního modelu, který byl odvozen 
z atomární simulace molekuly tropokolagenu a jeho interakcí ve fibrile. Výsledky tahové 
křivky vykazují velkou závislost tlaku na molekulové délce pro malé hodnoty molekulární 
délky (L<200 nm). Po dosažení hodnot L>200 nm se křivka výrazně nemění. V přírodě 
lze převážně najít kolageny molekulární délky 200 až 400 nm, v těchto délkách je kolagen 
podle výsledků simulace nejpevnější [29].  
Barbara Brodsky a Anton V. Persikov se zabývali detailně molekulární strukturou 
kolagenu: sekvencemi aminokyselin, vodíkovými vazbami, interakcemi postraních řetězců, 
defekty v jeho struktuře a tím případně vzniklými mutacemi a nemocemi [30]. 
Lantz, Jarus, Tokumoto a společníci zkoumali velikost energie jedné vodíkové vazby 
v molekule peptidu. Měřili tahovou křivku (obr.7) jedné molekuly polypeptidu atomovou 
silovou mikroskopií (AMF).Výhodou této metody je to, že makromolekula má šroubovitou 
strukturu a vodíkové vazby jsou vysoce uspořádané směrem na napětí. Dostali tahovou křivku 
ze které počítali energie jako povrch pod křivkou [31]. 
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Obr:7: Tahová křivka molekuly polypeptidu. 
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3 Konstrukce modelu 
Model byl složen ze dvou částí: 1. generace nadmolekulární struktury a 2. vlastní 
molekulární modelování. 
Pro první část byl využit software ColagenChain pro definování nadmolekulární struktury 
kolagenů a software Dendrimer pro definování nadmolekulární struktury dendrimerů. Oba 
programy byly vytvořeny na Fakultě Chemické. Zdrojové kódy v jazyce C++ jsou k dispozici 
u autorky práce. 
Pro druhou část byly využity komerční programy GROMACS, což je zkratka z anglického 
GROningen MAchine for Chemical Simulation. V některých případech nejsou dostačující 
standardní silová pole, proto je nutné tyto pole dodatečně nadefinovat. 
K zobrazování vytvořených modelů, byl použit program ArgusLab, který je vhodný 
pro vytváření a optimalizaci modelů molekul, minimalizaci energie, vizualizaci a výpočty 
běžných molekulových indexů. Poskytuje grafický výstup, formát souboru je pdb. 
 
3.1.1 Vytvoření struktury dendrimeru 
V programu Dendrimer.exe (autor: Jan Žídek) byly voleny vstupní parametry: 
• Počet generací - maximálně lze vygenerovat 5 generací, formát integer. 
• Počet segmentů - segmenty jsou generovány jako statistické náhodné řetězce o určité 
délce, které jsou umístěny do polohy nula. Formát integer. Příliš malý počet segmentů 
(menší než 5) vede k selhání programu.  
• Délka řetězce - vzdálenost mezi uzly, formáty: float, real, double. Pokud je zadána 0 
pak se vygeneruje v závislosti na počtu segmentů.  
• Volba pro dihedrální úhly -zda má být do generování započten vliv dihedrálních 
úhlů 0/1 ne/ano. 
Po zadaní všech parametrů byl program ukončen. 
 
 
Obr. 8: Schéma dendrimeru čtvrté generace. 
 
Výstupy z programů jsou soubory: conf.gro a dendrimer.itp. Jelikož tyto výstupní soubory 
jsou současně vstupními soubory pro solvataci, jsou formáty těchto souborů popsány 
v kapitole 3.1.3. 
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3.1.2 Vytvoření struktury kolagenové fibrily 
V programu CollagenChain (autor: Jan Žídek) byly nastaveny vstupní parametry a spuštěn 
výpočet. Vstupními parametry byly:  
• Poloměr hlavní šroubovice - formáty: float, real, double, jednotka: nm. 
• Stoupání hlavní šroubovice - formáty: float, real, double, jednotka: nm. 
• Poloměr vedlejší šroubovice - formáty: float, real, double, jednotka: nm. 
• Stoupání vedlejší šroubovice - formáty: float, real, double, jednotka: nm. 
• Počet segmentů - formát integer. 
• Délka vazby - formáty float, real, double, jednotka: nm. 
• Vazebný úhel - formát integer, jednotka: deg. 
• Interval ohnutí a úhel ohnutí - formát integer, jednotka pro interval: nm,a pro úhel: 
deg. 
• počet CH skupin v monomerní jednotce 
CH x CO NH  
Formát integer.  
Ohýbání molekuly se v rámci  této práce neprovádělo. 
 
 




Obr. 10: Vstupní formulář programu CollagenChain. 
 
Výstupy z programů jsou soubory: conf.gro a chain.itp. Jelikož tyto výstupní soubory jsou 
současně vstupními soubory pro deformaci, jsou formáty těchto souborů popsány 
v kapitole 3.1.3. 
 
3.1.3 Formát vstupních souborů pro Software GROMACS 
Conf.gro pro kolagenovou fibrilu obsahuje popis rozdělený do devíti sloupců, které 
udávají: 
1. Číslo molekuly: U kolagenů je každá šroubovice definována jako jedna molekula; u 
dendrimerů je jediná molekula případně doplněná o molekuly rozpouštědla. 
2. Název molekuly atomů - tak jak je definován v souboru top nebo itp. 
3. Pořadí skupin atomů. 
4-6. Souřadnice skupin atomů, jednotka: nm. 
7-9. Souřadnice rychlostí skupin atomů, jednotka: nm ps-1. 
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Topol.top obsahuje soubor označující použitá silová pole. Také je v něm nadefinováno pro 
který systém (kolagen, dendrimer) označuje tato silová pole. 
Chain.itp obsahuje čtyři úseky v nichž jsou popsány: atomy, vazby, vazebné úhly a 
dihedrální úhly. Každý úsek obsahuje sloupce udávající bližší popis, který je detailněji 
rozepsán níže. 
Atomy: 
- pořadové číslo atomu (nebo skupiny atomů) 
- typ atomu (nebo skupiny atomů) 
- náboj  
- molární hmotnost, jednotka: g mol-1 
Vazby: 
- vazby mezi určitými atomy 
- velikosti vazeb 
- typ funkce (harmonický potenciál) 
- konstanty rovnovážné délky 
- silové konstanty vazby 
Vazebné úhly a diherdrální úhly: 
- úhly svírané určitými atomy 
- velikosti úhlů, jednotka: deg 
- rovnovážné úhly 
- konstanty úhlů 
 
Parametry Chain.itp jsou shodné s parametry Dendrimer.itp. 
Grompp.mdp je soubor s parametry pro minimalizaci nebo molekulární dynamiku. 
Důležité parametry jsou: 
- integrator metoda jakou se provádí simulace. 
steep = metoda steepest descent, md = molekulová dynamika. 
- nsteps- udává časový úsek a počet kroků při molekulárně dynamické simulaci, 
jednotka: ps. 
- entol - tolerance síly na atom, jednotka: pN. 
- emstep posuutí v prvním kroku ve směru nejnižší energie. 
- pbc - přepínač periodických okrajových podmínek. Pokud jsou použity tyto 
podmínky, pak veškeré okolí soustavy je kopie vlastní soustavy. Když se tyto 
podmínky nepoužijí, pak se počítá s vakuem jako okolím soustavy. 
- cut-off - poloměr okolí atomu, za kterým už se zanedbává silové působení 
mezimolekulárních interakcí. 
 
3.1.4 Modifikace silových polí 
Silová pole jsou definována v souboru topol.top, který obsahuje příkazy #include a soubor 
označující silová pole. V této práci bylo použito silové pole ffg43a1, což je standardní pole 





Nevazebné interakce jsou definovány v souboru ffG43a1nb.itp. Jedná se o standardní 
nevazebná silová pole. 
Původní soubor nezahrnuje energii vodíkových vazeb. Byly vytvořeny dva soubory: 
Ff43a1_Real.itp kde jsou nastaveny parametry reálných vodíkových vazeb. Pro reálnou 
vodíkovou vazbu byla použita funkce z rovnice (10), tato funkce byla proložena Lennard-
Jonesovým potenciálem. Ff43a1_forced.itp, kde je nastavená zesílená vodíková vazba 
s desetkrát vyšší energií vodíkových vazeb. 
 
[ nonbond_params ] 
; i    j func          c6           c12 
  N    O  1      0.0023475616     2.185875e-06 
 
3.1.5 Výpočet rovnovážné struktury 
a) Pomocí metody Steepest Descent: 
Do příkazového řádku byl vepsán příkaz „grompp“, který slouží pro zformátování výpočtu, 
„mdrun“ který představuje vlastní výpočet a vyhodnocen vypočtený výsledek. Snahou bylo 
minimalizovat energii vytvořené struktury, výsledek by měl co v nejmenších krocích 
konvergovat k maximální síle. Někdy je nutné použít dvojnásobné rozlišení, které se zadává 
příkazy: „grompp_d“, „mdrun_d“. 
Parametry minimalizace jsou definovány v souboru grompp.mdp:  
integrator = steep (steepest descent), emtol = 1, emstep = 0.0001. 
Pro zreprodukování výsledků se uchovávají tyto soubory: grom.mdp, topol.top, conf.gro, 
chain.itp nebo dendrimer.itp, confound.gro, out.pdb. 
Je možné, že výpočet nebude konvergovat k maximální síle, jedním z řešení může být 
přepis vytvořeného výstupní souboru confout.gro znovu na vstupní soubor conf.gro a výpočet 
zopakovat, lze provést několikrát. Také je možné zkusit výpočet s menším počtem segmentů, 
nebo s vynecháním dihedrálních úhlů. Další možností je upravit toleranci energie v souboru 
grompp.mdp. Popř. hledat chybu ve zdrojovém kódu. 
b) Pomocí molekulární dynamiky:  
Atomy se pohybují v rovnovážném poli a jejích pohyb směřuje do stavu s nejnižší energií. 
 
3.1.6 Vyhodnocení vypočtených struktur 
Pro zobrazení výsledků byl použit příkaz „editconf -f confout.gro –o out.pdb“, kterým se 
vytvořil výstupní soubor „out.pdb“. Tento soubor lze otevřít v programu ArgusLab, kde je 
možné zobrazit vytvořené struktury. 
Pozornost byla věnována: 
• Sekundární struktuře, jestli a jak dobře zachovává svůj tvar. 
• Hlavní šroubovici, zda se nerozplétá. 
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3.1.7 Solvatace dendrimerů 
Byla provedena pomocí programu Solvatation (autor: Jan Žídek). Vstupními parametry 
byly:  
• Hmotnostní zlomek dendrimeru - formáty: float, real, double. 
• Molární hmotnost rozpouštědla - formáty: float, real, double, jednotka: g mol-1. 
• Kód rozpouštědla - OW je kód pro kyslík ve vybraných rozpouštědlech: voda, 
methanol. Z rozpouštědel se zanedbávají interakce vodíku a uhlíkových skupin. 
Uvažuje se pouze interakce kyslíku. Rozlišení = pomocí molární hmotnosti.  
• Hustota roztoku - formáty: float, real, double, jednotka: g cm-3. 




Obr: 11: Vstupní formulář programu solvatation. 
 
Výstupy z programů jsou soubory: confout.gro, solvent.itp a topolout.top. Typ obsahu 
souboru confout.gro je je totožný s obsahem conf.gro, který byl popsán v kapitole 3.1.3. 
Solvent.itp obsahuje popis rozpouštědla: typ rozpouštědla, kód rozpouštědla, náboj a molární 
hmotnost. Soubor topolout,top obsahuje topologii, jsou v něm definována použitá silová pole. 
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3.1.8 Deformace kolagenového vlákna 
Kolagenová fibrila měla pevně fixovány oba konce a byla namáhána. Deformace byly 
prováděny pomocí vytvořeného programu Deformation (autor: Jan Žídek). Vstupní parametr 
byl soubor confout.gro z generace struktury, který se pro účel deformace přejmenuje na 
conf.gro a tento soubor se použije jako výchozí pro deformaci. Výstupní soubor (confout.gro) 
se opět zpracuje do výpočtů. Pro deformaci kolagenového vlákna je důležité před deformací 
vložit omezení pozice prvního a posledního atomu „position_restraints“ do souboru chain.itp. 
Tyto „position_restraints“ mají za účel pevně fixovat počáteční a konečné atomy šroubovice. 
Tento program pro deformaci prodloužením by bylo možné použít i na jiné systémy. 
Podmínkou bylo, aby vstupní soubory byly ve formátu conf.gro. 
 
4 Výsledky a diskuze 
4.1 Struktura dendrimeru  
Vytvořené struktury dendrimerů obsahovaly pouze skupiny (CH2) a bylo u nich dosaženo 
minimalizace energie. U výpočtů bylo důležité zahrnout i dihedrální úhly. Možnost volby 
generace byla omezena pouze do páté generace. 
Vstupní hodnoty jsou uvedeny v tabulce 1. 
 
Tabulka 1: vstupní hodnoty dendrimerů. 
Počet generací 1-2 
Počet segmentů 60 
Počítání s dihedrálními úhly ano 
 
Výsledné struktury jsou uvedeny na obr 12 a 13. 
 
 




Obr. 13: Struktura dendrimeru druhé generace. 
 
Výslednými strukturami jsou dendrimery první a druhé generace, sestaveny pouze 
ze skupiny (CH2). Vytvořené dendrimery mají nesouměrný tvar, příčinnou této nesouměrnosti 
je fakt, že se jedná o dendrimery první a druhé generace. Omezením těchto struktur je 
vytvoření a zpracování pouze v rovnovážném stavu a v prostředí vakua. Za takových 
podmínek není možné počítat gyrační poloměr, proto je nutné dendrimery zavést do prostředí 
rozpouštědla, v tomto případě vody. 
 
4.2 Gyrační poloměr a solvatace dendrimeru 
Byl vygenerován dendrimer s těmito parametry: 
Počet generací 5, počet segmentů v 1 řetězci 10, bez uvažování dihedrálních úhlů, 
s délkou danou počtem segmentů. 
Byla provedena optimalizace dendrimerů, která selhala. Energie byla příliš vysoká, proto byla 
snaha ji snížit. Místo minimalizace energie byla použita metoda molekulové dynamiky. 
Pohyb atomových skupin by měl směřovat k energetickému minimu.  
Krok (dt) byl 2 10-9 ps. Výsledkem byla vysoká rychlost atomů. Zřejmě by bylo nutné snížit 
časový krok. 
V dalším kroku byly skupiny atomů CH2 byly zaměněny atomy DUM (tzv. „dummy 
atoms“), které nevykazují žádné nevazebné interakce. To nevedlo k nejnižší energii. 
Dále byly vypuštěny vazebné a dihedrální úhly nebo fixovaná část atomů. Minimální 
energie nebylo dosaženo. 
Následně byly ponechány atomy z první generace a ostatní byly odstraněny. Znovu 
provedena optimalizace první generace. Výsledky energií jsou uvedeny v tabulce 2: 
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Tabulka 2: potenciální energie atomů první generace 








směrodatná odchylka 4,89898E-06 
 
Následně byla připojena druhá generace a provedena optimalizace. Energie vzrostla o tři 
řády, ale při další optimalizaci už se neměnila. 
Na základě těchto výsledků byl zoptimalizovaný původní 5-generační dendrimer, který 
měl energii také v rozsahu 106 kJ mol-1. 
V dalším kroku byla provedena solvatace. Pro dendrimery z kapitoly 4.1 jako rozpouštědlo 
byla použita voda v hmotnostním zlomku dendrimeru 0,3. Solvatace byla prováděna na 
dendrimerech první, druhé a páté generace o počtu 10 segmentů. 
Energie výsledné soustavy byla:  
1. generace: 1,29 106 kJ mol-1. 
2. generace: 1,57 106 kJ mol-1. 
5.   generace: 3,70 106 kJ mol-1. 
 
Nárůst energie při solvataci byl příliš vysoký. Je nutné ještě otestovat vliv rozpouštědla. 
Nebyl uvažován vliv iontů z disociace rozpouštědla a vliv koncových funkčních sklupin. 
Disociací rozpouštědla se uvolňují vodíky, které se vyskytují jako H3O+ nebo i jako H+, 
pohyby těchto částic by byly zanedbatelné, kdyby nevytvářely elektrostatické pole. Z toho 
důvodu zatím nebyly srovnávány gyrační poloměry s experimentem. 
 
4.3 Struktura kolagenu 
Kolagenová struktura byla vytvořena nejdříve se zanedbáním vodíkových vazeb. Vstupní 
hodnoty jsou uvedeny v tabulce 3 a výsledná struktura na obr. 14. 
 
Tabulka 3: vstupní hodnoty kolagenové fibrily bez vodíkových vazeb. 
hlavní šroubovice vedlejší šroubovice  
Poloměr (nm) Stoupání (nm) Poloměr(nm) Stoupání(nm) počet segmentů 




Obr.14: Kolagenová fibrila bez vodíkové vazby. 
 
Tato struktura ještě neodpovídá reálné struktuře kolagenu. Proto je nutné zavést do 
molekuly vodíkové vazby. 
V tabulce 4 jsou uvedené vstupní hodnoty pro strukturu s vodíkovými vazbami a je 
vyobrazena na obr. 15. Šedě jsou vyznačeny skupiny atomů CH2, červeně skupiny C=O a 
modře vodíkové atomy. 
 
Tabulka 4: vstupní hodnoty kolagenové fibrily s vodíkovými vazbami. 
hlavní šroubovice vedlejší šroubovice počet 
segmentů Poloměr(nm) Stoupání(nm) Poloměr(nm) Stoupání(nm)
počet (CH2) 
skupin 
0,7 5,5 0,2 1,1 100 1 
 
 
Obr.15: Kolagenová fibrila s vodíkovými vazbami. 
 
4.4 Deformace kolagenu 
Obě kolagenové struktury byly podrobeny deformaci prodloužením. Nejprve byla 
provedena deformace bez vodíkových vazeb. Byly použity minimalizované struktury o třiceti 
segmentech. Nejdříve byla provedena minimalizace opakovaně tak, aby se zjistilo kolísání 
potenciální energie. Hodnoty energie před prodloužením jsou uvedeny v tabulce 5 a hodnoty 
po prodloužení v tabulce 6. 
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směrodatná odchylka 2,13E+00 
 
Tabulka 6: hodnoty potenciální energie kolagenové struktury bez vodíkových vazeb 
po prodloužení.  
Potenciální 
energie prodloužení konvergovalo 
nm kJ mol-1 - 
1 -9,53E+03 ano 
1,1 -3,42E+02 ano 
1,11 -3,36E+02 ano 
1,12 -3,39E+02 ano 
1,13 -3,42E+02 ano 
1,14 -3,01E+00 ano 
1,16 -2,92E+02 ano 
1,18 -2,87E+02 ano 
1,2 -2,69E+02 ano 
 
U kolagenové fibrily bez vodíkových vazeb byla deformace neznatelná. Změna samotné 
potenciální energie v nedeformovaném stavu byla srovnatelná se změnou energie při 
deformaci. 
 
U struktury s vodíkovými vazbami již byla deformace odlišitelná od výkyvů energie 
v nedeformovaném stavu. Hodnoty potenciální energie před prodloužení jsou uvedené 
v tabulce 7 a hodnoty po prodloužení v tabulce 8. 
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Tabulka 7: hodnoty potenciální energie kolagenové struktury s vodíkovými vazbami 
před prodloužením. 
 pořadí Potenciální energie 
- kJ mol-1
 1 -9,52E+03 
 2 -9,53E+03 
  3  -9,53E+03 
 4 -9,54E+03 
 5 -9,54E+03 
průměr -9,53E+03 
Směrodatná odchylka 5,223016754 
 




nm kJ mol-1 - 
1,0002 -9,54E+03 ano 
1,0003 -9,51E+03 ano 
1,0004 -9,50E+03 ano 
1,0005 -9,49E+03 ano 
1,0006 -9,46E+03 ano 
1,0007 -9,46E+03 ano 
1,0008 -9,53E+03 ano 
1,0009 -6,99E+03 ne 





















Obr.16:Závislost síly na prodloužení u kolagenové fibrily se 300 segmenty 
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Na obr.16 je vynesená závislost prodloužení na velikosti síly, jsou vynesené jen hodnoty 
co konvergovaly. Z křivky je patrné, že síla prudce stoupá s velikostí prodloužení, ale jen do 
maximálně možného prodloužení. Poté dojde najednou ke snížení velikosti síly, dojde 
k menším strukturním změnám kolagenové fibrily. Pohnou se vazebné úhly a vzdálenosti 
mezi atomy. 
Výsledky byly porovnány s experimentálními hodnotami změřenými v literatuře. Vypočtená 
síla byla v řádu desítek pN a změřená síla v řádu stovek pN [31]. 
 
4.5 Další kroky 
Tyto výpočty byly prováděny jako první fáze výzkumu. Proto byla zatím řada aspektů 
zjednodušena. V dalších krocích se struktura i vlastnosti budou přibližovat reálnému chování 
dendrimerů a kolagenových vláken. 
 
4.5.1 Dendrimery 
Vytvořené struktury mohou být aplikovány na reálné chovaní jednotlivých generací 
dendrimerů. Mohou se využít k dalšímu výzkumu jejich polárních a iontových funkčních 
skupin. Uvedeny do prostředí různé škály rozpouštědel, kde bude dendrimerní struktura 
ovlivněna také disociací rozpouštědla. Výpočet solvatační energie. Dále by se mohlo sledovat 
jejich bobtnání. 
 
4.5.2 Kolagenová vlákna 
Kolagenové struktury budou dále zpracovávány zapojením do síťových modelů. Dále bude 
provedena ohybová deformace a zkoumána její elasticita. Také bude zkoumán vliv bočních 
skupin na stabilitu a deformaci fibrily. Pokud to bude možné budou provedeny mechanické 
testy pomocí Single Chin AFM technik. Tyto testy umožní vytvořit experimentální podklad 




Byly vytvořeny nadmolekulární struktury dendimeru a kolagenového vlákna, které byly 
zkoumány pomocí molekulární dynamiky. V programu GROMACS byla provedena 
minimalizace energie. Problémem tohoto programu je omezení týkající se posuzování 
systémů. V GROMACSu se systémy posuzují pouze za rovnovážného stavu.  
Podařilo se vytvořit až 5 generací dendrimerních struktur, u kterých se podařilo 
minimalizovat energii. Tyto dendrimery byly podrobeny solvataci, kde byla zvoleným 
rozpouštědlem voda. Nárůst energie při solvataci byl příliš vysoký, je nutné upravit vliv 
rozpouštědla, z tohoto důvodu nebyly vypočtené gyrační poloměry srovnávány 
s experimentálně změřenými daty. 
U kolagenových vláken byly vytvořeny dva typy struktur, jedna struktura obsahovala 
vodíkové vazby, druhá byla vytvořena bez těchto vazeb. Tyto zminimalizované struktury byly 
deformovány prodloužením. U kolagenové struktury bez vodíkových vazeb nebyla deformace 
rozeznatelná od výkyvu potenciální energie v nedeformovaném stavu. U struktur 
s vodíkovými vazbami byla znatelná. Závislost potenciální energie na prodloužení byla 
vynesena graficky a srovnána s experimentálně změřenými daty. 
Vytvořené struktury dendrimerů mohou sloužit pro vylepšení různých molekulárních 
modelů. A kolagenové struktury budou použity ve studiu dalších vlastností. A to především 
vlastností elastických, kdy bude struktura namáhána ohýbáním a zkoumán její opětovný 
návrat do rovnovážného stavu. 
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Příloha 1: Seznam obrázků 
 
1. Znázornění torzního úhlu. 
2. Příklad Lennard-Jonesova potenciálu. 
3. Orientace dipólu. 
4. 10-12 potenciál vazby N···H···O. 
5. Struktura dendrimeru. 
6. Typologie monofunkcionalizovaných dendrimerů. 
7. Tahová křivka molekuly polypeptidu.. 
8. Schéma dendrimeru čtvrté generace. 
9. Kolagenová fibrila. 
10. Vstupní formulář programu CollagenChain. 
11. Vstupní formulář programu solvatation. 
12. Struktura dendrimeru první generace. 
13. Struktura dendrimeru druhé generace. 
14. Kolagenová fibrila bez vodíkové vazby. 
15. Kolagenová fibrila s vodíkovými vazbami. 
16. Závislost síly na prodloužení kolagenové fibrily se 300 segmenty. 
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Vlastní software: CollagenChain (8.11.2007) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
 ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí 
o Délka vazby a vazebný úhel jsou vždy stejné. Délka vazby byla 0,153 a 
vazebný úhel 111°. 
 
Tabulka 1: hodnoty parametrů 
 hlavní šroubovice vedlejší šroubovice    
 poloměr stoupání poloměr stoupání počet segmentů interval úhel ohnutí 
1 0,5 5,0 0,2 1,5 25 50 160 
2 0,5 5,1 0,2 1,5 25 50 160 
3 0,5 5,2 0,2 1,5 25 50 160 
4 0,5 5,3 0,2 1,5 25 50 160 
5 0,5 5,4 0,2 1,5 25 50 160 
6 0,5 5,5 0,2 1,5 25 50 160 
7 0,5 5,6 0,2 1,5 25 50 160 
8 0,5 5,7 0,2 1,5 25 50 160 
9 0,5 5,8 0,2 1,5 25 50 160 
10 0,5 5,9 0,2 1,5 25 50 160 
 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (10.12.2007), topol.top (10.12.2007), conf.gro 
(10.12.2007), chain.itp (10.12.2007), confound.gro (10.12.2007), out.pdb(10.12.2007) 
 
Výsledky: 
Zobrazením v programu ArgusLab a porovnání výsledků šroubovic s parametry uvedenými 
v tabulce jsme zjistili, že po ohnutí se šroubovice trochu rozplétá. Rozplétání je znatelnější 





Vlastní software:  CollagenChain (4.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 




hlavní šroubovice  vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 
0,7 5,5 0,2 1,1 30 5 160 1 
 
o Tabulka 2 udává výpočty, kde byl několikrát soubor confound.gro 
přejmenován na conf.gro a opět proveden výpočet 
 
Tabulka 2: 











• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (10.2.2008), topol.top (10.2.2008), conf.gro 
(10.2.2008), chain.itp (10.2.2008), confound.gro (10.2.2008), out.pdb(10.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty nekonvergovaly k maximální síle. Zobrazením v programu ArgusLab a porovnání 





Vlastní software:  CollagenChain (4.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 
o Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů 
o Tabulka 1 udává parametry, které se pro různé výpočty neměnily 
Tabulka 1: 
hlavní šroubovice  vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 
0,7 5,5 0,2 1,1 30 5 160 1 
 
Tabulka 2: 













• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (7.2.2008), topol.top (7.2.2008), conf.gro (7.2.2008), 
chain.itp (7.2.2008), confound.gro (7.2.2008), out.pdb(7.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů, nekonvergovaly k maximální síle.  
Zobrazením v programu ArgusLab a porovnání výsledků šroubovic s dihedrálními úhly 
(protokol 2) a bez dihedrálních úhlů jsme zjistili, že se šroubovice bez diherdálních úhlů 





Vlastní software:  CollagenChain (4.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 
o Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů 
o Tabulka 1 udává parametry, které se pro různé výpočty neměnily 
Tabulka 1: 
hlavní šroubovice  vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 
0,7 5,5 0,2 1,1 12 5 160 1 
 
Tabulka 2: 













• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (12.2.2008), topol.top (12.2.2008), conf.gro 
(12.2.2008), chain.itp (12.2.2008), confound.gro (12.2.2008), out.pdb(12.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů. Snížením počtu segmentů ze 30 (viz protokol 
2) na 12 konvergovaly výpočty k maximální síle. Ale určité skupiny atomů nebyly dostatečně 





Vlastní software:  CollagenChain (13.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 
o Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů 
o V soboru conf.gro byli pozměněny údaje kolagenu ze 72 na 24 a smazány 
údaje 2CHN a 3CHN. 
o Tabulka 1 udává parametry, které se pro různé výpočty neměnily 
Tabulka 1: 
hlavní šroubovice  vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 




vazby výpočet vazebný úhel 
1 0,153 100 
2 0,153 105 
3 0,153 109 
4 0,153 111 
5 0,153 114 
6 0,14 111 
7 0,147 111 
8 0,15 111 
9 0,156 111 
 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (13.2.2008), topol.top (13.2.2008), conf.gro 
(13.2.2008), chain.itp (13.2.2008), confound.gro (13.2.2008), out.pdb(13.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů s 12 segmenty. A v soboru conf.gro byly 
pozměněny údaje kolagenu ze 72 na 24 a smazány údaje 2CHN a 3CHN, tyto výpočty 
konvergovaly k maximální síle. Ale opět určité skupiny atomů nebyly dostatečně svázány 





Vlastní software:  CollagenChain (14.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 
o Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů 
o Tabulka 1 udává parametry, které se pro různé výpočty neměnily 
 
Tabulka 1: 
hlavní šroubovice vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 




vazby výpočet vazebný úhel 
1 0,153 100 
2 0,153 105 
3 0,153 109 
4 0,153 111 
5 0,153 114 
6 0,14 111 
7 0,147 111 
8 0,15 111 
9 0,156 111 
 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (17.2.2008), topol.top (17.2.2008), conf.gro 
(17.2.2008), chain.itp (17.2.2008), confound.gro (17.2.2008), out.pdb(17.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů s 12 segmenty a konvergovaly k maximální 
síle. Byla odhalena chyba ve zdrojovém kódu programu CollagenChain. Nebyly nadefinovány 






Vlastní software:  CollagenChain (20.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 




• Spustit CollagenChain  
o Parametry: poloměr a stoupání hlavní šroubovice, poloměr a stoupání vedlejší 
šroubovice, počet segmentů, délka vazby, vazebný úhel, interval ohnutí a úhel 
ohnutí, počet –(CH)- skupin 
o Výpočty byly prováděny bez dihedrálních úhlů 
o Tabulka 1 udává parametry, které se pro různé výpočty neměnily 
 
Tabulka 1: 
hlavní šroubovice vedlejší šroubovice         
poloměr stoupání poloměr stoupání
počet 
segmentů interval úhel ohnutí 
počet -(CH)- 
skupin 




vazby výpočet vazebný úhel 
1 0,153 100 
2 0,153 105 
3 0,153 109 
4 0,153 111 
5 0,153 114 
6 0,14 111 
7 0,147 111 
8 0,15 111 
9 0,156 111 
 
 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, 
mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (24.2.2008), topol.top (24.2.2008), conf.gro 
(24.2.2008), chain.itp (24.2.2008), confound.gro (24.2.2008), out.pdb(24.2.2008) 
 
Výsledky: 
Výpočty byly prováděny s 12 segmenty a konvergovaly k maximální síle. Skupiny atomů 





Vlastní software:  Dendrimer (29.2.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
 ArgusLab (4.0.1) 
Postup: 
• Spustit Dendrimer  
o Parametry: generace, počet segmentů, s dihedrálními úhly, bez dihedrálních 
úhlů. 
 
Tabulka 1: hodnoty parametrů 
    generace 
1    
dihedrální 
úhly   počet segmentů 
  100 ano 
  100 ne 
  60 ano 
  60 ne 
generace     
2    
dihedrální 
úhly   počet segmentů 
  100 ano 
  100 ne 
  60 ano 
  60 ne 
  45 ano 
  45 ne 
 
 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
o Parametry minimalizace grompp.mdp : integrator  =steep(steepest descent), 
emtol = 1, emstep = 0.0001  
o Příkazy: editconf -f conf.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (21.4.2008), topol.top (21.4.2008), conf.gro 
(21.4.2008), dendrimer.itp (21.4.2008), confound.gro (21.4.2008), out.pdb(21.4.2008) 
 
Výsledky: 
Bylo zjištěno, že výpočty dendrimerů s dihedrálními úhly konvergují k maximální síle. 
Naopak výpočty bez zahrnutí dihedrálních úhlů nekonvergují.  
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Protokol 9 - deformace 
 
Zařízení: 
Vlastní software:  Deformation (28.4.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
Postup: 
• Vložit omezení pozice prvního a posledního atomu „position_restraints“ do souboru 
chain.itp. Tímto jsou pevně fixovány počáteční a konečné atomy šroubovice. 
• Spustit Deformation.  
• Vstupní parametr byl soubor confout.gro (z generace struktury), který se přejmenuje 
na conf.gro 
• Výstupní soubor (confout.gro) se opět zpracuje do výpočtu. 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (30.4.2008), topol.top (30.4.2008), conf.gro 
(30.4.2008), chain.itp (30.4.2008), confound.gro (30.4.2008). 
 














směrodatná odchylka 2,13E+00 
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Tabulka 2: hodnoty potenciální energie kolagenové struktury bez vodíkových vazeb 
po prodloužení.  
Potenciální 
energie prodloužení konvergovalo 
nm kJ mol-1 - 
1 -9,53E+03 ano 
1,1 -3,42E+02 ano 
1,11 -3,36E+02 ano 
1,12 -3,39E+02 ano 
1,13 -3,42E+02 ano 
1,14 -3,01E+00 ano 
1,16 -2,92E+02 ano 
1,18 -2,87E+02 ano 
1,2 -2,69E+02 ano 
 
Výsledky: 
U kolagenové fibrily bez vodíkových vazeb byla deformace neznatelná. Příčinnou byla její 
potenciální energie, která v základním tvaru velmi kolísala ve stejných jednotkách jako byla 
prováděna deformace. Proto nebylo rozeznatelné, zda se jedná o deformaci či kolísání 
energie.  
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Protokol 10 - deformace 
 
Zařízení: 
Vlastní software:  Deformation (28.4.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
Postup: 
• Vložit omezení pozice prvního a posledního atomu „position_restraints“ do souboru 
chain.itp. Tímto jsou pevně fixovány počáteční a konečné atomy šroubovice. 
• Spustit Deformation.  
• Vstupní parametr byl soubor confout.gro (z generace struktury), který se přejmenuje 
na conf.gro 
• Výstupní soubor (confout.gro) se opět zpracuje do výpočtu. 
• Spustit Gromacs (Parametry) 
Příkazy: editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, grompp_d, mdrun, mdrun_d 
• Uchování souborů: grom.mdp (30.4.2008), topol.top (30.4.2008), conf.gro 
(30.4.2008), chain.itp (30.4.2008), confound.gro (30.4.2008). 
 
Tabulka 1: hodnoty potenciální energie kolagenové struktury s vodíkovými vazbami 
před prodloužením. 
 pořadí Potenciální energie 
- kJ mol-1
 1 -9,52E+03 
 2 -9,53E+03 
  3  -9,53E+03 
 4 -9,54E+03 
 5 -9,54E+03 
průměr -9,53E+03 
Směrodatná odchylka 5,223016754 
 




nm kJ mol-1 - 
1,0002 -9,54E+03 ano 
1,0003 -9,51E+03 ano 
1,0004 -9,50E+03 ano 
1,0005 -9,49E+03 ano 
1,0006 -9,46E+03 ano 
1,0007 -9,46E+03 ano 
1,0008 -9,53E+03 ano 
1,0009 -6,99E+03 ne 
1,001 4,73E+08 ne 
 
Výsledky: 
U struktury s vodíkovými vazbami již byla deformace viditelná. 
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Protokol 11 - solvatace 
 
Zařízení: 
Vlastní software:  Solvatation (12.5.2008) 
Komerční software: Gromacs (3.2.1)+ příkazy (editconf -f confout.gro –o out.pdb, grompp, 
grompp_d, mdrun, mdrun_d) 
 
Spojené postupy z více výpočtů: 
1) 
• Vygenerován pěti generační dendrimer. 
Parametry: počet generací 5 
počet segmentů v 1 řetězci 10 
bez uvažování dihedrálních úhlů 
s délkou danou počtem segmentů. 
• Provedena optimalizace dendrimerů, která selhala. 
2) 
• Místo minimalizace energie byla použita metoda molekulové dynamiky. 
• Výsledkem byla vysoká rychlost atomů. 
3) 
• Skupiny atomů CH2 byly zaměněny atomy DŮM (tzv. „dummy atoms“), které 
nevykazují žádné nevazebné interakce. 
• Nevedlo k nejnižší energii. 
4) 
• Vypuštěny vazebné a dihedrální úhly nebo fixovaná část atomů. 
• Minimální energie nebylo dosaženo. 
5) 
• ponechány atomy z první generace a ostatní byly odstraněny.  
• Znovu provedena optimalizace první generace. 
• Výsledky energií jsou uvedeny v tabulce 1: 
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Tabulka 1: potenciální energie atomů první generace 








směrodatná odchylka 4,89898E-06 
 
• Připojena druhá generace a provedena optimalizace. 
• Energie vzrostla o tři řády, ale při další optimalizaci už se neměnila. 
• Na základě těchto výsledků byl zoptimalizovaný původní 5-generační dendrimer, 
který měl energii také v rozsahu 106 kJ mol-1. 
• V dalším kroku byla provedena solvatace.  
Parametry solvatace: 
  Hmotnostní zlomek 0,3 
  Molární hmotnost rozpouštědla – 18,01 
  Kód rozpouštědla – OW 
  Hustota roztoku – 1 g cm-3
Výsledky: 
• Energie výsledné soustavy byla:  
3. generace: 1,29 106 kJ mol-1. 
4. generace: 1,57 106 kJ mol-1. 
5.   generace: 3,70 106 kJ mol-1. 
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